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##生物基因技术和 l=B测序是很重要的新兴科

技领域$它包含了生物学(医学(遗传学(生物信息

学等方面的理论和技术* 随着人类基因组等基因

工程的展开$l=B数据正呈爆炸式的增长+!,

* 面对

这种情况$如何有效地进行传输和存储也成了计算

机专家和生物信息学家面临的新问题* 对海量的

l=B数据进行有效压缩$存储于较小的空间成为必

然的解决方式+",

* l=B数据不同于一般的文本数

据或其他数据$有其独到的特点* 首先它是仅由B(

[(g(1四种字符以任意顺序排列而成的长字符串$

其次由于l=B是生物学数据$所以序列中蕴含着特

定的生物学特点$比如重复性* 因此$传统的压缩

算法并不能高效地压缩l=B序列$因而出现了一系

列针对l=B序列的专用压缩算法*

l=B序列是由四种碱基)腺嘌呤"B#(胸腺嘧

啶"1#(鸟嘌呤"[#和胞嘧啶"g#线性排列而成的碱

基序列* 其数据压缩算法可以分为两大类$一种是

基于替代的方法$另一种是基于统计的方法*

[:MDb7-2和 172.提出了 Z.3-3DG:/FF算法+A,

$该算

法在Kh算法的基础上加入了互补回文结构* g2/0

和 T̀ 305提出了 [/0-3DG:/FF算法++,

$增加了对近

似重复序列的编码处理* d7?FMD3?3和 ,787E70/提

出了g1VpKh算法$使用了多个模型对 l=B序列

的不同片段进行压缩* Wg2/0 和 d K.提出了

l=B-3DG:/FF算法+),

$算法中引入 C7??/:0aM0?/:工

具搜索l=B序列的重复与近似重复片段$提高了算

法速度* 纪震$周家锐等提出了 Z.3KhdB算法$将

序列的生物学特征运用到了编码中+&,

*

以上方法都考虑到了 l=B序列作为生物学数

据的特点$对序列中的精确重复和近似重复序列进

行了编码$达到了比较好的压缩效果* 但是以上方

法都是针对序列中的长重复片段或长近似重复片

段$而序列中重复频率更高的短片段却被忽略了*

现将l=B序列进行分段考虑$然后充分利用短片段

的高度重复性$对每段中重复次数最多的三碱基组

合进行编码$达到了比传统方法更好的压缩率*

!"ETH数据统计特性分析

在生物l=B序列中$基因只是其中很小的一部

分片段$而在基因组中$编码序列也只占其中很小

一个比例* l=B序列可以分为两大类)一类是单一

序列$表示在整个 l=B序列中$这种核苷酸的排列

次序只出现过一次或只有一个拷贝$另一类是重复



序列$表示某种碱基的排列次序在整个l=B序列中

出现的次数或其拷贝数有多次* 构成基因的大多

是单一序列$但是对于前面提到的那些非编码区

域$则大部分由重复序列组成* 重复序列根据重复

的次数不同又可以分为轻度重复(中度重复和高度

重复序列+',

* 传统的 l=B序列数据压缩方法主要

考虑了重复度相对较低的长l=B序列$以及近似重

复的序列$而对高度重复的短l=B序列片段则考虑

较少*

重复序列分为串联重复序列和分散重复序列$

串联重复序列表示不同数目的碱基组合重复拷贝

串联在一起的高度重复序列$例如卫星l=B就是典

型的串联重复序列* 分散重复序列是指分布于

l=B序列中散在的重复序列$一般为中度重复序

列+',

* l=B序列数据中可以利用重复序列的串联

性和散在性来进行高效的压缩*

如图 "图 !!图 A # 所示给出了 l=B数据

"gadCWW#中$不同的五碱基组合片段$四碱基组

合片段和三碱基组合片段的重复情况$图中横坐标

为碱基组合对应的十进制数$对于三碱基组合$横

坐标为 % I+

A

P!$四碱基组合 % I+

+

P!$五碱基组

合为 % I+

)

P!* 纵坐标表示不同碱基组合在 l=B

数据中重复的总次数* 由图可知$同碱基数目但不

同排列的碱基组合在序列中重复的概率有很大

差异*

图 !#五碱基组合重复情况

表 ! 统计出了不同l=B序列数据中$重复概率

最大的三碱基组合(四碱基组合以及五碱基组合这

图 "#四碱基组合重复情况

图 A#三碱基组合重复情况

三种短序列以及其重复出现的次数*

以上统计结果表明$在整个 l=B序列中$不同

数目的碱基组合重复概率差异很大$长序列比短序

列重复出现的概率小* 例如$对于特定的基准序列

;Bgg[$其碱基总数为 !$+ '!!$三碱基组合中$B1B

出现概率最大$为 ' !)& 次$而四碱基组合中$B1B1

出现概率最大$为 " &%' 次$五碱基组合中$BB1B1

出现概率最大$为 ! %++ 次* 由以上数据可以发现$

序列越短$重复概率越大* 而且序列每增加一位$

重复的概率就会大大减小* 可以推断$二碱基组合

重复出现的概率更大$但是其对于实际序列压缩意

义不大$所以不予考虑* 从生物学意义分析$在重

复度相对较低的基因编码区$如外显子部分$三个

碱基一起可以决定一个密码子$ 有些密码子出现的

&%)' 科#学#技#术#与#工#程 !" 卷



表 !"常见ETH数据短片段重复特性

l=B序列 长度 三碱基组合 四碱基组合 五碱基组合

aod[ag,B && +$) g1[! '"& 次 g1[[)(( 次 B[BBB""% 次

aodalBZg )( (&+ g1[! '%% 次 gg1[)$( 次 g1[[["+! 次

gadCWW !"! %"+ B11) )$" 次 B111" )%" 次 B1111! "A$ 次

a9agd;g[ ""$ A)+ [g[& ++( 次 g[g[" !+& 次 g[[g[$A% 次

;Bgg[ !$+ '!! B1B' !)& 次 B1B1" &%' 次 BB1B1! %++ 次

概率大$因此特定的三碱基组合也会以大概率出

现* 综合上述考虑$文章算法中考虑三碱基组合的

重复情况*

##算法中$并不是直接对整个l=B序列考虑某一

种三碱基组合的重复情况$而是先将l=B序列分成

&+ 个碱基一组的短片段$再对每一段进行独立分

析* 每一段序列的碱基排列特点不同$统计每一段

中重复出现频率最高的三碱基组合$然后对该碱基

组合进行编码* 因为文章算法统计的是三碱基组

合的重复频率$若直接对每一个碱基用两位二进制

编码$则三碱基组合所用的编码位数为 & 位$& 位二

进制所能表示的最大十进制数为 &A"从 % 算起#$因

此对l=B分段时$采用 &+ 个为一组的方法$以方便

后续压缩编码*

%"压缩算法的实现

该压缩算法中$首先对 l=B数据 "进行预处

理$然后将处理过的序列用分段码书编码$最后对

完整l=B数据编码压缩*

在l=B数据的预处理阶段$将待压缩的 l=B

数据从第一个碱基开始$依次分成 &+ 个碱基一组的

序列片段$对于最后不足 &+ 个碱基的先不考虑*

将预处理后的 l=B数据片段利用分段码书进

行编码*

,?/G!)初始化 4O!$NP?r@EN:4NP#O%$集合 K O

01$字符串@EQ#O//$@EQ#r$3O//$@EQ#rNEO//*

,?/G")统计第 4个分组中出现频率最高的三碱

基组合$每两个组合之间碱基无重合* 用集合 K 记

录该三碱基组合的编码相关信息) K O0.E"$NP?$@

$Q 1$其中 .E"表示三碱基组合第一次出现相对于

该段起始点的位置$NP?表示该三碱基组合在本段

中重复出现的总次数$ @表示用多少位二进制来编

码每相邻两次出现之间的间隔距离$Q O0 Q

!

$Q

"

$

-$Q

N

1表示相邻两次出现之间的间隔距离集合$ N

表示距离的个数$其值比 NP?小 !*

,?/GA)对该三碱基组合的信息集 K O0 .E"$

NP?$ @$Q1$按照如下规则进行编码$并将编码好的

二进制序列存入@EQ#中*

"!#.E")表示该三碱基组合第一次出现相对于

该段起始点的位置* 用固定的 ) 位二进制编码.E"$

编码的范围为 % IA!* 若某段的三碱基组合第一次

出现的位置大于 A!$则直接放弃对本段的编码*

""#NP?) 表示本段中该三碱基组合出现的总

次数* 实验发现$小于 A 次的不利于最后的压缩$所

以实际压缩中不考虑* 因此出现次数从 A 计起$也

即$若该段中任意三碱基组合出现的最高次数小于

A$则不对本段编码* 实验统计表明$通常情况下$次

数集中在 ) 到 ( 次$所以用固定的 A 位二进制编码

次数 NP?* A 位二进制表示 NP?值 A 到 $$如)用

%%% 表示 A 次$!%% 表示 ' 次* 若次数超过 $ 次$则

先存入 !!!$然后紧接着用 A 位二进制编码大于 $

的部 分$ 如 若 次 数 NP? 为 !)$ 则 NP? 编 码

为 !!!!!%*

"A#@)表示三碱基组合每相邻两次出现之间的

距离 Q

4

需要用多少位二进制来编码$用 Q4"来表示*

用固定的两位二进制编码 @$ 用 %% 表示 Q4"O!"编

码距离为 % 或 !#$用 %! 表示 Q4"O""编码距离为 %

IA#$用 !% 表示 Q4"OA"编码距离为 % I'#$用 !!

表示 Q4"O+"编码距离为 % I!)#* 若相邻两次出现

之间的距离大于最大值 !)$则用 %%%% 给予标识后$

接下来用固定 A 位二进制数编码大于 !) 的部分*

若此种方式仍不足于表示相邻距离$则直接将出现

在本次以后的所有三碱基组合都舍弃不予考虑*

@取值的确定$统计出三碱基组合每相邻两次

出现之间的距离值集合 Q O0Q

!

$Q

"

$<<$Q

N

1之后$根

据集合中的最大值 D7i"Q#和次大值来确定所采用

'%)'
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的编码位数 Q4"*

7#若根据最大值和次大值确定的编码位数相

同$则用该位数值来编码每一个距离值* 例如$若

最大距离值为 '$编码此距离需用 A 位二进制$次大

距离值为 )$编码此距离也需用 A 位二进制* 则本

段编码取 Q4"OA$@编码为 !%*

b#若根据最大值和次大值确定的编码位数不

同$则取次大距离作为确定编码位数的标准* 例

如$若最大距离为 '$编码此距离需用 A 位二进制$

而次大距离为 A$则编码此距离只需用 " 位二进制*

此时$Q4"O"$@编码为 %!* 对于最大距离 '$用2%%/

给予标识后$用 A 位二进制编码大于 A 的部分*

"+#Q O0Q

!

$Q

"

$<<$Q

N

1)表示本段中三碱基组

合每相邻两次出现之间的距离值集合$按 @编码中

约定的二进制位数对每一个距离值 Q

4

编码*

7# 若 Q O0Q

!

$Q

"

$<<$Q

N

1中每相邻两个值互不

相等$则直接将每一个值分别编码成固定位数的二

进制*

b# 若 Q O0Q

!

$Q

"

$<<$Q

N

1中有连续几个值 Q

G

$

Q

Gp!$<<$

Q

Gp"

相等$则用形如0Q

G

$/!!/$"p!1的组合

来编码* 如)假设有距离值集合为0A$+$+$+$+$+$

&1$则编码为0%!!$0!%%$!!$!%!1$!!%1*

,?/G+)计算第 4段的效益函数值 R

4

$用来判断

第4段的编码是否有利于最终的压缩* 其中效益函

数R"NP?$@EQ##定义如下

R"NP?$@EQ## %NP?S& '3#N=:)"@EQ## "!#

式中 NP?乘以 & 表示直接用两位二进制编码这些

三碱基组合的每一位时所需要的二进制总位数$

3#N=:)"@EQ##表示采用上述分段编码算法编码三碱

基组合所需要的二进制总位数* 用公式表示为

3#N=:)"@EQ## %3#N=:)".E"# &3#N=:)"NP?# &

3#N=:)"@# &

#

N

4

3#N=:)"Q

4

# ""#

公式可简化成

3#N=:)"@EQ## %) &A &" &Q4"N &1%

!% &Q4"N &1 "A#

式"A#中$1表示编码过程中表示附加信息所用的

编码位数*

,?/G))根据不同的R

4

值做不同的编码处理*

"!# 若R

4

N%$则根据 NP?r@EN:4NP#的取值进行

编码*

7#若 NP?r@EN:4NP#N!$ 用形如02%%/$NP?r

@EN:4NP#1的方式标识第4段之前不参与分段码书编

码的所有段落$并且 NP?r@EN:4NP#O!$转入 b#$否则

直接转入 b#*

b#将第4段的编码序列 @EQ#存入 @EQ#r$3中$

@EQ#r$3表示已经编码的二进制序列* 将本段中参

与了编码的三碱基组合去掉后剩下的部分存入@EQ#

rNE中$@EQ#rNE表示未处理核苷酸序列* 为了便于

解码$去掉三碱基组合的时候不能去掉第一次出现

的三联体*

""#若 R

4

!

%$根据 4P! 段的 R值 R

4P!

进行

编码*

7#若 R

4P!

"

%$则在序列 @EQ#r$3中存入2%%/$

用于标识本段不参与分段码书编码$并且将本段序

列完整地存入@EQ#rNE中$用于等待后续编码*

b#若 R

4P!

!

%$变量 NP?r@EN:4NP#O NP?r@ENT

:4NP#p! 来记录 RQ% 的连续片段个数$并且将本

段序列完整地存入@EQ#rNE中*

,?/G&)若 &+4

!

3#N=:)""#$且 3#N=:)""#!&+4

'

&+$则4O4p!$RO%$@EQ#O2/$然后转入 ,?/G"*

,?/G')最后将l=B数据预处理时$分组最后不

足 &+ 个碱基的序列段存入@EQ#rNE中*

至此$完成了对 l=B数据的第一遍编码$得到

两个序列$@EQ#r$3和 @EQ#rNE其中前者是已经编码

好了的二进制U4:流$后者是未处理序列$可以直接

运用传统的方法"如[/0-3DG:/FF算法等#对本序列

进行编码$最后达到对l=B序列压缩的目的*

举例说明对每个序列段的处理)

B[[1[g1Bg1[[gg1[1B[g1Bg1[[[[g1B[

B1B[g1[g[B1g[[g1B1g[1B[g11[g1[1g

如上所示$该序列段总共有 &+ 个碱基$其中粗

体标注的 [g1为本段中出现次数最多的三碱基

组合*

可以看出$[g1总共出现了 '"NP?值#次$第一

次出现的位置相对于起始点为 )".E"值#$每相邻两

次出现之间的距离值集合为) 0!!$&$)$'$&$!1

"Q O0Q

!

$Q

"

$-$Q

N

1值#

(%)' 科#学#技#术#与#工#程 !" 卷



按照上面算法思路$根据最大距离值值 !! 和次

大距离值 ' 确定距离编码所用位数$编码 !! 需用 +

位二进制$编码 ' 需用 A 位二进制$因此 Q4"OA$-

编码为 !%* 对本段中三碱基组合的记录信息集合

0.E"$NP?$@$Q %0Q

!

$Q

"

$-$Q

N

11

编码的结果为)

0%%!%!$!%%$!%$%%%!%%$!!%$!%!$!!!$!!%$%%!1

编码总位数3#N=:)"@EQ## OA!$则R"NP?$@EQ##

ONP?m& P3#N=:)"@EQ## O' m& PA! O!!* RN%$

将三碱基组合的 @EQ#编码存入 @EQ#r$3序列中$将

序列中第二个[g1及以后的[g1去掉后存入@EQ#r

NE序列中$以进行后续编码*

%"实验结果

实验中使用美国 [/0b70E 数据库中的标准

l=B数据文件作为算法测试数据$将提出的算法分

别作用于这些测试数据$并将性能结果与经典的

l=B序列压缩算法进行比较$如 Z.3-3DG:/FF算法$

[/0-3DG:/FF算法$Z.3KhdB算法等* 实验中用压缩

作为评价压缩性能的主要标准* 压缩率表示为

2$:4E%! '

3#N=:)"@EQ##

3#N=:)""# S"

"+#

式"+#中$@EQ#表示编码后的二进制符号$"为压缩

所用的l=B数据*

测试用的基准序列包含了不同物种不同功能

的l=B数据片段$能够有效评估压缩算法对含有不

同数据特性的l=B序列的压缩能力*

算法压缩率如表 " 所示*

##由本文算法与传统的压缩算法压缩率对比结

果可以看出$在考虑了分段l=B序列中三个碱基组

合的重复情况后$可以提高序列的压缩率* 尤其是

对于那些不同三碱基组合重复概率差异很大的

l=B序列数据$本压缩算法的压缩率优势更明显*

&"总结

将l=B数据进行了分段预处理$划分成 &+ 个

碱基一组的短片段$然后根据每一段的统计学特

征$分别进行编码压缩处理* 算法中充分利用了

l=B数据三碱基组合的高度重复性$有效提高了压

缩效率* 实验表明$本算法能在比较短的时间内达

到比较好的压缩效果*
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